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Генетическая характеристика ротавирусов
группы А, циркулирующих в Оренбургском
регионе в сезон 2016—2017 гг.
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Представлены результаты генотипирования фекалий от 53 детей с ротавирусной инфекцией. Для диагностики исполь-
зовались методики ИФА, ПЦР. В течение эпидемического сезона 2016—2017 гг. в Оренбургском регионе циркулиро-
вали 6 генотипов ротавирусов группы А. Частота выявления [Р]G генотипов ротавирусов группы А была следующей:
G9[P]8 — 54,7%; G4[P]8 — 26,4%; G2[P]4 — 9,5%; G1[P]8 — 5,6%; G3[P]8 — 1,9%, GХ[P]8 — 1,9%. Выявлены домини-
рующие генотипические варианты ротавирусов и показано их региональное многообразие. Генотипы G9[P]8 и G4[P]8
ротавирусов наиболее часто встречались в указанный период. Установлена клиническая характеристика ротавирус-
ной инфекции у детей в зависимости от генотипа в различных возрастных группах. 
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Genetic Caracteristics of Rotaviruses Group A Circulating 
in the Оrenburg Region in Season 2016—2017 
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The results of genotyping of feces from 53 childrens with rotavirus infection are presents. The techniques of enzyme-linked immunosorbent assay and
polymerase chain reaction were applied. In the Orenburg region, during epidemic seasons (2016—2017) 6 genotypes of rotaviruses group A were cir-
culating. The frequency of detection of genotypes [P]G of rotaviruses group A was as follows: G9[P]8 — 54.7%; G4[P]8 — 26.4%; G2[P]4 — 9.5%;
G1[P]8 — 5.6%; G3[P]8 — 1.9%, GХ[P]8 — 1.9%. The dominant genotype alternatives of rotaviruses are detected and their regional diversity of combi-
nations. The genotypes G9[P]8 and G4[P]8 were presented as the most frequently occurring in this period. The clinical characteristics of rotavirus infec-
tion in children depending on genotype in different age groups is established. 
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По данным ВОЗ, ежегодно в мире регистриру-
ется более миллиарда случаев острых кишечных инфек-
ций (ОКИ), при этом умирает около 5 миллионов человек
[1]. В Российской Федерации наблюдается устойчивая
тенденция к росту заболеваемости ОКИ, вызванными ус-
тановленными и неустановленными возбудителями со
средним ежегодным темпом прироста 7 и 6% соответ-
ственно. В 2015 году в РФ показатель заболеваемости
ОКИ среди детей в возрасте до 17 лет составил 545,89 на
100 тыс., при этом наиболее часто болели дети в возрас-
те до двух лет жизни [2].
Ротавирусная инфекция (РВИ) является проблемой
российского здравоохранения, что связано с убиквитар-
ностью инфекции и отсутствием системы вакцинопрофи-
лактики. Вовлечение в эпидемический процесс детей ран-
него возраста свидетельствуют о высокой эпидемиологи-
ческой и экономической значимости данной инфекции.
По данным ВОЗ, в Европейском регионе каждый год РВИ
у детей в возрасте до 5 лет является причиной смерти
10 027 человек. В странах Европейского Содружества еже-
годно заболевает 2,8 млн. детей, умирает более 200 детей
в возрасте до 5 лет, 87 000 госпитализируется [3]. Рота-
вирусы являются частой причиной внутрибольничного ин-
фицирования у новорожденных и детей грудного возрас-
та, при этом даже самые жесткие противоэпидемические
мероприятия особо не улучшают ситуацию [4]. Ротавиру-
сы нередко являются причиной летальных исходов у детей
раннего возраста [5]. При внедрении ротавирусных вак-
цин рекомендуется осуществление эпидемиологического
надзора и мониторинга за циркуляцией различных серо-
типов ротавирусов группы А в определенном регионе.
ВОЗ координировала проведение эпидемиологических
исследований за РВИ в разных странах, в том числе и в
России, которые показали высокое бремя РВИ, и реко-
мендует включить ротавирусную вакцину для детей мла-
денческого возраста в национальные программы имму-
низации всех стран мира [6]. Использование молекуляр-
но-генетических методов диагностики позволило изучить
генетическое многообразие серотипов ротавирусов, к
настоящему времени доказано существование географи-
ческих различий, установлен факт их временного пере-
распределения, зафиксировано появление новых, эпиде-
мически значимых вариантов ротавирусов [7].
В Оренбургском регионе сохраняются стабильно вы-
сокие показатели заболеваемости ОКИ: в 2016 году по-
казатель заболеваемости составил 532,90 на 100 тысяч
населения (2015 г. — 499,40; 2014 г. — 509,40). Доля
ОКИ вирусной этиологии в 2016 году составила 48,9%
(2015 г. — 44,5%; 2014 г. — 40,5%), при этом на долю
РВИ в 2016 г. приходилось 97,3% (2015 г. — 95%;
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2014 г. — 96,1%). Наиболее поражаемым контингентом
при РВИ являются дети до 14 лет, составляющие 98% от
общего числа зарегистрированных случаев, причем оп-
ределяют возрастную структуру дети до 1 года — 23,3%
(в 2015 г. — 25,3%), и с 1 года до 2 лет — 50,7%
(в 2015 г. — 50,9%). В 2016 году заболеваемость детей
РВИ в возрастной категории до года составила 1202,5
(в 2015 г. — 1027,90) на 100 тыс. населения, в возрасте
1—2 лет — 1298,1 (в 2015 г. — 1066,91) на 100 тыс. на-
селения, превысив средний показатель заболеваемости в
14 и 17 раз соответственно [2]. Высокие показатели за-
болеваемости РВИ, широкое ее распространение в соче-
тании с высокой контагиозностью и множественностью
путей инфицирования, а также отсутствие должного эф-
фекта от самых жестких противоэпидемических мероп-
риятий диктуют необходимость управления инфекцион-
ным процессом средствами специфической профилакти-
ки. В связи с этим для внедрения вакцинации и оценки эф-
фективности уже созданных вакцин необходимо знание
генетического спектра ротавирусов группы А, циркули-
рующих в период подъема заболеваемости на опреде-
ленной территории [8].
Цель исследования: провести анализ циркуляции раз-
личных генотипов ротавирусов группы А на территории
Оренбургского региона в эпидемический сезон 2016—
2017 гг. 
Материалы и методы исследования
На базе Оренбургской областной клинической
инфекционной больницы (главный врач к.м.н. В.Ф. Прусс)
проведен отбор образцов фекалий от пациентов с под-
твержденной ротавирусной инфекцией (РВИ), госпитали-
зированных в сезон 2016—2017 гг. В исследование были
включены дети в возрасте до 5 лет, поступившие в стаци-
онар с диагнозом острый гастроэнтерит (предполагае-
мой вирусной этиологии). В зависимости от возраста па-
циенты распределились в три группы: до 1 года жизни —
16 детей, от 1 до 2 лет — 18, старше 2 лет — 19. Заболе-
вание протекало в среднетяжелой форме у 36 детей, в тя-
желой — у 17. Легких форм среди поступивших не было.
Забор материала проводился в первые сутки поступле-
ния в стационар, хранение и доставка осуществлялись с
выполнением «холодовой цепи». Для обнаружения анти-
генов ротавирусов в фекалиях больных на базе лабора-
тории инфекционного стационара применялся метод им-
муноферментного анализа (ИФА) с использованием
тест-систем для выявления антигена ротавируса группы А
«Ротавирус-антиген-ИФА-БЕСТ» (ЗАО «Вектор-бест», Но-
восибирск), для экспресс-диагностики использовалась
иммунохроматографическая тест-система «Рота-Стик»
(Novamed Ltd., Израиль). Молекулярно-генетическая
идентификация штаммов ротавирусов проводилась на
базе лаборатории молекулярной диагностики и эпидеми-
ологии кишечных инфекций отдела молекулярной диаг-
ностики ЦНИИЭ ( г. Москва, зав. лабораторией, д.м.н.
А.Т. Подколзин). Для выявления и типирования возбудите-
лей ОКИ применялась тест-система «АмплиСенс® ОКИ
скрин-FL», набор реагентов для экстракции нуклеиновых
кислот «АмплиСенс®Рибо-преп» в соответствии с инст-
рукциями производителя. Для исключения и выявления
смешанных форм кишечной инфекции (вирусной и бакте-
риальной природы) проводилось комплексное бактери-
ологическое исследование фекалий с посевом на соот-
ветствующие питательные среды и серологическое иссле-
дование крови с аутоштаммами. Течение РВИ, длитель-
ность сохранения и выраженность основных клинических
симптомов заболевания в зависимости от генотипа и воз-
раста пациента анализировались по данным историй бо-
лезни.
Результаты проведенных исследований обрабатыва-
лись статистическим методом в соответствии с положе-
ниями доказательной медицины, с применением компью-
терного анализа и интегрированного пакета прикладных
программ Statistika 6, Excel на базе операционной систе-
мы Windows XP. Определялось процентное выражение
ряда данных (%),среднее арифметическое (М), стандарт-
ная ошибка среднего арифметического (m). Достовер-
ность разности между показателями проводилась с ис-
пользованием t-критерия Стьюдента, различия считались
достоверными при p < 0,05.
Результаты и их обсуждение
Уровень вирусной нагрузки позволил провести
генотипирование ротавирусов группы А в 53 (98,1%) об-
разцах из 54, представленных для исследования. Частота
выявления [Р]G генотипов ротавирусов группы А была
следующей: G9[P]8 — 54,7%; G4[P]8 — 26,4%; G2[P]4 —
9,5%; G1[P]8 — 5,6%; G3[P]8 — 1,9%, GХ[P]8 — 1,9%.
Таким образом, в эпидемический сезон 2016—2017 гг. в
Оренбургском регионе циркулировали 6 генотипов рота-
вирусов группы А, при этом доминирующими генотипами
были: G9[P]8, G4[P]8. Среди Р-генотипов преимущест-
венно регистрировались генотипы [P]8 — 90,1%, среди G
генотипов преимущественно регистрировались G9 —
54,7% и G4 — 26,4% (рис. 1).
Референс-центром в период сезонного (2014—2015 гг.)
подъема заболеваемости РВИ было проведено изучение
образцов фекалий из 11 регионов Российской Федера-
ции (включая Оренбургский регион). Генотипирование
проведено в 294 образцах, распределение [Р]G-типов
ротавирусов группы А было следующим: G4[P]8 —
61,6%; G1[P]8 — 22,5%; G2[P]4 — 3,1%; G3[P]8 —
2,0%; G9[P]8 — 7,1%. Отмечалась выраженная геогра-
фическая неоднородность в распределении различных
генотипов ротавирусов в пределах каждого сезона, при
которой генотип, имеющий максимальную распростра-
Рисунок1. Генетическая характеристика ротавирусов группы
А, циркулирующих в Оренбургском регионе в сезон 2016—
2017 гг.
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ненность в целом по стране, оказывался минорным на от-
дельных территориях [9]. 
Таким образом, полученные в наших исследованиях
данные сопоставимы с мониторингом циркуляции ротави-
русов группы А в Российской Федерации в указанный
эпидемический сезон. 
Были выделены некоторые особенности РВИ в зависи-
мости от генотипа ротавируса, возраста пациента, степе-
ни тяжести. В современной литературе подобные иссле-
дования отражены недостаточно. Так, в 2010 г. исследо-
вателями из Италии (G. Zuccotti et al) были изучены и
представлены некоторые клинические особенности РВИ в
зависимости от генотипа. 
Абсолютное количество различных генотипических
вариантов, циркулирующих в Оренбургском регионе в
сезон 2016—2017 гг. и частота встречаемости [Р]G гено-
типов ротавирусов группы А в различных возрастных
группах представлена в таблице 1. 
Генотип G9[P]8 был представлен как наиболее часто
встречаемый во всех возрастных категориях, при этом
достоверно чаще (р < 0,05) данный генотипический вари-
ант ротавирусов циркулировал среди детей в возрасте до
двух лет. Из 6 циркулирующих в данном сезоне гено-
типов ротавирусов у детей в возрасте до 1 года опреде-
лены 6 (100%), при этом в этой возрастной группе именно
генотип G9[P]8 встречался достоверно чаще (р < 0,05).
В возрастной категории от 1 года до 2 лет из 6 циркули-
рующих генотипов ротавирусов определены 4 (66,6%),
при этом генотип G9[P]8 также встречался в данном воз-
расте достоверно чаще других генотипических вариантов
(р < 0,05). Генотип G9[P]8 у детей в возрасте до двух лет
в указанном эпидемическом сезоне встречался достовер-
но чаще (р < 0,05), чем у детей старшей возрастной груп-
пы. В возрастной категории старше 2 лет из 6 циркули-
рующих генотипов ротавирусов определены 2 (33,3%),
при этом именно в данной возрастной категории досто-
верно чаще (р < 0,05) циркулировал генотип G4[P]8. Ге-
нотипы G3[P]8 и GХ[P]8 встречались в единичных случаях
у детей в возрасте до 1 года и не циркулировали в других
возрастных категориях. 
Таким образом, результаты проведенного молекуляр-
но-генетического исследования показали, что в эпидеми-
ческий сезон 2016—2017 гг. в Оренбургском регионе
наибольшее многообразие циркулирующих генотипов
ротавирусов группы А отмечено среди детей в возрасте
до 1 года, чем младше ребенок по возрасту, тем много-
образнее в данной возрастной категории структура цир-
кулирующих генотипов ротавирусов группы А. Некото-
Таблица 1. Циркуляция [Р]G-генотипов ротавирусов группы А в Оренбургском регионе в сезон 2016—2017 гг. в различных воз-
растных группах (%)
* — достоверность показателей р < 0,05 в 1 группе между G9[P]8 и другими генотипами данной возрастной группы, ** — досто-
верность показателей р < 0,05 во 2 группе между между G9[P]8 и другими генотипами данной возрастной группы, *** — досто-
верность показателей р < 0,05 по генотипу G4[P]8 между 1 и 3 возрастными группами
Показатели
Возраст детей в исследуемых группах
1 группа,  до 1 года, n = 16 2 группа, 1—2 г., n = 18 3 группа, старше 2 лет, n = 19
Генотипы  абс. P  mp % абс. P  mp % абс. P  mp %
G1[P]8 2 3,8  2,63 1 1,9  1,88 — —
G2[P]4 2 3,8  2,63 3 5,6  3,16 — —
G3[P]8 1 1,9  1,88 — — — —
G4[P]8 2 3,8  2,63*** 3 5,6  3,16 9 17,0  5,16***
G9[P]8 8 15,1  4,92* 11 20,8  5,58** 10 18,8  5,37
GХ[P]8 1 1,9  1,88 — — — —
Таблица 2. Форма тяжести РВИ в зависимости от комбинации [Р]G-генотипов (%)
* — достоверность показателей р < 0,05 между генотипами G4[P]8 и G9[P]8 в 1 группе, ** — достоверность показателей р < 0,05
между 1 и 2 группами по G9[P]8 генотипу
Показатели
Форма тяжести заболевания
1 группа, средне-тяжелая форма РВИ, n = 36 2 группа,  тяжелая форма РВИ, n = 17
Генотипы абс. P  mp % абс. P  mp %
G1[P]8 1 1,91,88 2 3,82,63
G2[P]4 3 5,63,16 2 3,82,63
G3[P]8 — — 1 1,91,88
G4[P]8 10 18,85,37* 4 7,53,62
G9[P]8 21 39,66,72* 8 15,24,93**
GХ[P]8 1 1,91,88 — —
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рые клинические особенности РВИ у детей в зависимости
от комбинаций генотипов представлены в таблицах 2 и 3.
Данные клинического и лабораторного обследования
детей с РВИ показали, что легких форм среди обследуе-
мых не было. Тяжелую форму заболевания перенесли 17
(32%) детей, при этом в возрасте до 1 года было 11 чело-
век (64,7%). Тяжелые формы РВИ с одинаковой частотой
(30%) регистрировались у детей с комбинацией гено-
типов G9[P]8, G4[P]8. Тем не менее, в группе детей с тя-
желыми формами РВИ генотип G9[P]8 встречался в два
раза чаще, чем генотип G4[P]8. В единичных случаях с ге-
нотипами G3[P]8, G1[P]8 заболевание протекало в тяже-
лой форме. При РВИ с генотипами G4[P]8, G2[P]4,
G1[P]8 основные клинические проявления купировались
значительно позже, чем при РВИ с генотипом G9[P]8.
Выводы
1. Молекулярно-генетическое исследование циркуля-
ции ротавирусов группы А среди детей Оренбургского
региона в эпидемический сезон 2016—2017 гг. выявило
их генетическое многообразие.
2. В период сезонного подъема заболеваемости РВИ
(зимний сезон) 2016—2017 гг. в Оренбургском регионе
циркулировали 6 генотипов ротавирусов группы А, при
этом доминирующими генотипами были G9[P]8 и G4[P]8.
3. Наибольшее многообразие циркулирующих гено-
типов ротавирусов группы А отмечено среди детей в воз-
расте до одного года жизни (6 генотипов из 6), чем млад-
ше возраст ребенка, тем многообразнее структура цир-
кулирующих генотипов. 
4. Клинически более тяжелое течение имеет РВИ у де-
тей в возрасте до 1 года с комбинацией генотипов
G2[P]4 и G1[P]8. 
5. Результаты изучения генетического спектра цирку-
лирующих на территории Оренбургского региона рота-
вирусов группы А необходимо использовать при решении
вопроса профилактики ротавирусной инфекции в данном
регионе.
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Таблица 3. Выраженность клинических синдромов РВИ в зависимости от комбинации [Р]G-генотипов (%)
Показатели Генотипы
Клинические признаки
G9[P]8, (n = 29) G4[P]8, (n = 14) G2[P]4, (n = 5) G1[P]8, (n = 3)
абс. % абс. % абс. % абс. %
Температура тела выше 
37,5°C более 3 дней 8 27,6 7 50 2 40 2 66,6
Рвота более 3 дней 5 17,2 4 28,6 3 60 2 66,6
Диарея более 5 дней 9 31,0 6 42,8 3 60 3 100
Вялость более 3 дней 4 13,8 3 21,4 1 20 3 100
